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文蛤过氧化氢酶的生物信息学分析
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摘　 要：基于 ＮＣＢＩ 数据库，对文蛤过氧化氢酶基因（ＭｍｅＣＡＴ）进行生物信息学分析，旨在为文蛤过氧化氢酶的结构与功能的

研究提供理论基础。 结果表明，该基因编码 ５１１ 个氨基酸。 文蛤过氧化氢酶分子量为 ５８ １８１．２９ Ｄａ，分子式为 Ｃ２５８８Ｈ３９２８Ｏ７６７

Ｎ７３０Ｓ２０，理论等电点为 ８．０５，属亲水蛋白。 带负电荷氨基酸残基数（Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）为 ６３ 个，带正电荷氨基酸残基数（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ） 为 ６５
个。 假设所有半胱氨酸全部形成胱氨酸，其消光系数为 ６３ １７５ ｍｏｌ ／ Ｌ， 相应的吸光度为 １．０８６；假设所有的半胱氨酸均未形成

胱氨酸时，消光系数为 ６２ ８００ ｍｏｌ ／ Ｌ，相应的吸光度为 １．０７９；其半衰期为 ３０ ｈ，脂肪族氨基酸指数为 ５７．２８，不稳定系数为２７．７７
（＜４０），可知文蛤过氧化氢酶为稳定蛋白质。 亚细胞定位于过氧化物酶体，存在 ７１ 个磷酸化位点和 ５１ 个糖基化位点，无信号

肽。 二级结构以无规卷曲和 α⁃螺旋为主，在物种进化上具有高度的保守性保守结构域预测表明，该基因编码蛋白可能属于典

型单功能过氧化氢酶的第三分支。 研究文蛤过氧化氢酶结构，能够为文蛤抗逆性品种选育提供理论基础。
关键词：文蛤；过氧化氢酶；生物信息学分析
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　 　 文蛤 （Ｍｅｒｅｔｒｉｘ ｍｅｒｅｔｒｉｘ） 隶属于软体动物门

（Ｍｏｌｌｕｓｃａ ）、 瓣 鳃 纲 （ Ｌａｍｅｌｌｉｂｒａｂｃｈｉａ ）、 帘 蛤 目

（ Ｖｅｎｅｒｏｉｄａ ）、 帘 蛤 科 （ Ｖｅｎｅｒｉｄａｅ ）、 文 蛤 属

（Ｍｅｒｅｔｒｉｘ），是我国重要的经济贝类之一［１］。 近年

来，随着海水养殖业的发展，文蛤养殖面临着污染、
疾病等问题的困扰，因此选育抗逆性强的文蛤良种

是目前行之有效的手段之一。 过氧化氢酶（ＣＡＴ）在
文蛤抗逆性方面具有重要的指示作用。 机体在逆境

中，会大量产生过氧化氢（Ｈ２Ｏ２），其具有强烈的氧

化作用，对细胞产生毒害［２］。 过氧化氢酶（Ｃａｔａｌａｓｅ，
ＣＡＴ）是一类广泛存在于生物体内的活性酶，可与生

物体内的过氧化氢特异性结合，使之分解为水和氧

气，维持机体氧化还原平衡，使机体免受氧化应激

（Ｏｘｉｄａｔｉｖｅ Ｓｔｒｅｓｓ， ＯＳ） 的损伤［３］。 十九世 纪 初，
Ｔｈｅｎａｒｄ 首次发现过氧化氢酶。 到了 ２０ 世纪，Ｏｓｃａｒ
Ｌｏｅｗ 将该酶正式命名为“Ｃａｔａｌａｓｅ”，即过氧化氢酶，
又称触酶［４］。 以前主要研究过氧化氢酶活性及作

为生物抗逆性的标志物［５－７］。 近年来，许多水生生

物过氧化氢酶基因陆续被克隆出来［８－１１］， Ｗａｎｇ
等［１２］ （ ２０１２） 首次克隆出文蛤过氧化氢酶基因

（ＭｍｅＣＡＴ），进一步推动了过氧化氢酶在分子生物

学领域的研究。 目前关于文蛤过氧化氢酶蛋白结构

的研究尚未有报道，本研究在已公布的 ＭｍｅＣＡＴ 序

列的基础上，利用生物信息学方法对其表达产物理

化性质、亲水性、跨膜结构域、磷酸化位点、糖基化位

点、信号肽、亚细胞定位、功能结构域、二级结构以及

三级结构等进行预测，旨在为文蛤过氧化氢酶的结

构与功能的研究提供理论基础。

１　 材料与方法

１．１　 数据来源

　 　 文蛤 ＭｍｅＣＡＴ 基因来源于 ＧｅｎＢａｎｋ，其登录号

为 ＪＱ００５８７５．１。 对该基因完整编码蛋白质序列进行

ＢＬＡＳＴ 分析；与其同源性较高的有织锦巴非蛤

（Ｐａｐｈｉａ ｔｅｘｔｉｌｅ ）， 登 录 号 为 ＫＦ６７３１０３． １； 河 蚬

（Ｃｏｒｂｉｃｕｌａ ｆｌｕｍｉｎｅａ），登录号为 ＫＸ２１１９６２．１；硬壳蛤

（Ｍｅｒｃｅｎａｒｉａ ｓｐ．），登录号为 ＪＮ６７１４６０．１；合浦珠母贝

（Ｐｉｎｃｔａｄａ ｆｕｃａｔａ），登录号为 ＨＱ７０３４６５．１；厚壳贻贝

（Ｍｙｔｉｌｕｓ ｃｏｒｕｓｃｕｓ），其登录号为 ＫＸ９５７９２９．１ 等。 以

上物种 ＣＡＴ 基因均由 ＮＣＢＩ 网站（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．
ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ）ＧｅｎＢａｎｋ 数据库下载。
１．２　 实验方法

　 　 首先用 ＢｉｏＥｄｉｔ７．０ 软件将文蛤 ＣＡＴ 基因完整编

码蛋白序列翻译成氨基酸序列待用。 然后将氨基酸

序列输入 ＥｘＰＡＳｙ ＰｒｏｔＰａｒａｍ 在线工具（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｅｂ．

ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ ／ ｐｒｏｔｐａｒａｍ ／ ）分析该蛋白质的理化性质。
理化性质包括氨基酸组成、分子式、相对分子质量、
理论等电点、消光系数、半衰期、不稳定系数、脂肪系

数等， 并 用 Ｅｘｃｅｌ２００７ 整 理 所 得 数 据。 通 过

ＰｒｏｔＳｃａｌｅ 工具 （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｅｂ． ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／ ｐｒｏｔｓｃａｌｅ ／ ）
预测该蛋白质疏水性、亲水性。 通过 ＴＭＨＭＭ Ｓｅｒｖｅｒ
ｖ ２．０（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ ／ ｓｅｒｖｉｃｅｓ ／ ＴＭＨＭＭ ／ ）预
测跨膜结构区域。 通过 ＮｅｔＰｈｏｓ ３．１ Ｓｅｒｖｅｒ 在线工

具（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｃｂｓ． ｄｔｕ． ｄｋ ／ ｓｅｒｖｉｃｅｓ ／ ＮｅｔＰｈｏｓ ／ ）对该

蛋白质的磷酸化位点进行预测。 利用 ＮｅｔＯＧｌｙｃ ４．０
Ｓｅｒｖｅｒ 在线工具 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｃｂｓ． ｄｔｕ． ｄｋ ／ ｓｅｒｖｉｃｅｓ ／
ＮｅｔＯＧｌｙｃ ／ ）对该蛋白质进行糖基化位点预测。 通过

ＳｉｇｎａｌＰ ５．０ Ｓｅｒｖｅｒ 软件判断该蛋白质信号肽存在与

否。 通过 ＰＳＯＲＴ Ⅱ Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ 在线软件（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／
ｐｓｏｒｔ．ｈｇｃ．ｊｐ ／ ｆｏｒｍ２． ｈｔｍｌ）对该蛋白质进行亚细胞定

位。 使用 ＢｌａｓｔＰ 对该蛋白质保守结构域进行分析。
使用 ＳＯＰＭＡ 在线工具（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｎｐｓａ－ｐｒａｂｉ． ｉｂｃｐ． ｆｒ）
分析该蛋白质二级结构，并用 ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ 在线

工具 （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ． ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／ ） 预测该

蛋白质三级结构。 运用 ＳＴＲＩＮＧ 数据库（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／
ｓｔｒｉｎｇ－ｄｂ．ｏｒｇ ／ ），设置为高置信度 ０．７，不限制数量，
构建与 ＣＡＴ 相互作用的蛋白网络。

２　 结果与分析

２．１　 文蛤过氧化氢酶理化性质分析

　 　 通过 ＥｘＰＡＳｙ ＰｒｏｔＰａｒａｍ 在线工具（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｅｂ．
ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ ／ ｐｒｏｔｐａｒａｍ ／ ）获得文蛤过氧化氢酶的理化

性质。 文蛤过氧化氢酶由 ５１１ 个氨基酸组成，其中

甘氨酸（Ｇｌｙ）有 ４２ 个，含量最多占 ８． ２％；色氨酸

（Ｔｒｐ）和半胱氨酸（Ｃｙｓ）均有 ６ 个，含量最少占 １．２％
（见图 １）。 相对分子质量为 ５８ １８１．２９ Ｄａ；理论等电

点为 ８．０５；带负电荷氨基酸残基数（Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）为 ６３
个，带正电荷氨基酸残基数（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ） 为 ６５ 个；其
分子式为 Ｃ２５８８Ｈ３９２８Ｏ７６７Ｎ７３０Ｓ２０；假设所有半胱氨酸全

部形成胱氨酸，其消光系数为 ６３ １７５ ｍｏｌ ／ Ｌ， 相应

的吸光度为 １．０８６； 假设所有的半胱氨酸均未形成

胱氨酸时，消光系数为 ６２ ８００ ｍｏｌ ／ Ｌ，相应的吸光

度为 １．０７９；其半衰期为 ３０ ｈ，脂肪族氨基酸指数为

５７．２８，不稳定系数为２７．７７（ ＜４０），可知文蛤过氧化

氢酶为稳定蛋白质。
２．２　 文蛤过氧化氢酶疏水性与亲水性分析

　 　 通过 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ 工具得到文蛤过氧化氢酶疏水

性与亲水性见图 ２。 图 ２ 中的负值表示亲水性，该
值越小说明该蛋白质亲水性越强；正值为疏水性，正
值越大说明该蛋白质疏水性越强。 文蛤过氧化氢酶
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第 ３１１ 位的精氨酸（Ａｒｇ）分值最高为１．７６７ ；第 ５００
位的缬氨酸（Ｖａｌ） 和 ４９１ 位的丙氨酸（Ａｌａ）分值最

低，为－３．２００ 。 亲水性总平均值为－０．７３２，表明过

氧化氢酶为亲水性蛋白。

图 １　 文蛤过氧化氢酶氨基酸组成

Ｆｉｇ．１　 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｔａｌａｓｅ ｉｎ Ｍ．ｍｅｒｅｔｒｉｘ

图 ２　 文蛤过氧化氢酶亲水性与疏水性

Ｆｉｇ．２　 Ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃ ａｎｄ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｃａｔａｌａｓｅ ｉｎ Ｍ．ｍｅｒｅｔｒｉｘ

２．３　 文蛤过氧化氢酶糖基化与磷酸化位点预测

　 　 通过 ＮｅｔＯＧｌｙｃ ４．０ Ｓｅｒｖｅｒ 与 ＮｅｔＰｈｏｓ ３．１ Ｓｅｒｖｅｒ
在线工具对该蛋白质进行糖基化和磷酸化位点预

测。 结果显示文蛤过氧化氢酶糖基化位点有 ５１ 个，
磷酸化位点有 ７１ 个。 其中位于丝氨酸（Ｓｅｒ）残基上

的有 ２３ 个，位于苏氨酸（Ｔｈｒ）残基上的有 ２８ 个，位
于酪氨酸（Ｔｙｒ）残基上的有 ２０ 个（见图 ３）。
２．４　 文蛤过氧化氢酶跨膜区域与信号肽预测

　 　 运用 ＴＭＨＭＭ Ｓｅｒｖｅｒ ｖ ２．０ 软件预测文蛤过氧

化氢酶跨膜区域，结果显示，该酶为膜外蛋白。 通过

ＳｉｇｎａｌＰ ５．０ Ｓｅｒｖｅｒ 软件判断文蛤过氧化氢酶不存在

信号肽。
２．５ 　 文蛤过氧化氢酶亚细胞定位和保守结构域

分析

　 　 通过 ＰＳＯＲＴ Ⅱ Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ 在线软件对文蛤过氧

化氢酶进行亚细胞定位。 结果表明：文蛤过氧化氢

酶有 ６９．６％可能存在于过氧化氢酶体中，有 ２１．７％
存在于细胞核中，存在于线粒体和细胞骨架的可能

性均为 ４．３％，说明文蛤过氧化氢极可能存在于过氧

化物酶体中。 用 Ｂｌａｓｔｐ 在线工具比对文蛤过氧化氢
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酶蛋白质序列，结果显示该蛋白质拥有血红素结合

的保守结构域（Ｈｅｍｅ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｏｃｋｅｔ）、ＮＡＤＰＨ 结合

位点 （ ＮＡＤＰＨ ｂｉｎｄｉｎｇ ｓｉｔｅ ） 以 及 四 聚 体 界 面

（Ｔｅｔｒａｍｅｒ ｉｎｔｅｒｆａｃｅ）三个结构功能域，属于典型单功

能过氧化氢酶的第三分支 （见图 ４），可能属于

ｃａｔａｌａｓｅ ｌｉｋｅ 超家族中 ｃｌａｄｅ ３ 分支的成员。

图 ３　 文蛤过氧化氢酶磷酸化位点预测

Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｔａｌａｓｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｍ．ｍｅｒｅｔｒｉｘ

图 ４　 文蛤过氧化氢酶保守结构域分析

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｄｏｍａｉｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｔａｌａｓｅ ｉｎ Ｍ．ｍｅｒｅｔｒｉｘ

２．６　 文蛤过氧化氢酶二级结构和三级结构预测

　 　 使用 ＳＯＰＭＡ 在线工具预测文蛤过氧化氢酶二

级结构，结果表明无规卷曲（Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ）和 α⁃螺旋

（Ａｌｐｈａ ｈｅｌｉｘ）是其主要构成元件。 其中无规卷曲由

２６６ 个氨基酸构成，占总氨基酸的 ５２．０５％；α⁃螺旋

由 １４５ 个氨基酸构成，占总氨基酸的 ２８．３８％；７８ 个

氨基 酸 形 成 延 伸 链 （ Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ ）， 占 比 为

１５．２５％；β⁃转角（Ｂｅｔａ ｔｕｒｎ）由 ２２ 个氨基酸构成，占
比最小（４．３１％）。 通过 ＳＷＩＳＳ⁃ＭＯＤＥＬ 在线工具预

测得出文蛤过氧化氢酶三级结构（见图 ５），可见其

扭曲和折叠较多，结构丰富，这对其生物学功能的发

挥具有重要作用。
２．７　 文蛤过氧化氢酶蛋白质相互作用分析

　 　 运用 ＳＴＲＩＮＧ 数据库（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｓｔｒｉｎｇ－ｄｂ．ｏｒｇ ／ ），
设置为高置信度 ０．７，不限制数量，构建与 ＣＡＴ 相互

作用的蛋白网络（见图 ６）。 结果发现：与 ＣＡＴ 相互

作用的蛋白质主要包括 ＳＯＤ１（Ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ Ｄｉｓｍｕｔａｓｅ
１ ）、 ＳＯＤ２ （ Ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ Ｄｉｓｍｕｔａｓｅ ２ ）、 ＳＯＤ３
（ Ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ Ｄｉｓｍｕｔａｓｅ ３ ）、 ＧＳＲ （ Ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ

Ｒｅｄｕｃｔａｓｅ）、ＡＫＴ１（Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｋｉｎａｓｅ Ｂ）、ＳＣＰ２（ Ｓｉｎｇｌｅ
Ｃｅｌｌ Ｐｒｏｔｅｉｎ ２ ）、 ＨＳＤ１７Ｂ４ （ １７β － Ｈｙｄｒｏｘｙｓｔｅｒｏｉｄ
ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ Ⅳ ）、 ＡＣＯＸ１ （ Ａｃｙｌ Ｃｏｅｎｚｙｍｅ Ａ
Ｏｘｉｄａｓｅ １）、 ＨＡＯ１ （ Ｈｙｄｒｏｘｙａｃｉｄ Ｏｘｉｄａｓｅ １）、 ＤＡＯ
（Ｄｉａｍｉｎｅ Ｏｘｉｄａｓｅ）。

图 ５　 文蛤过氧化氢酶三级结构

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｒｅｅ⁃ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｃａｔａｌａｓｅ ｉｎ Ｍ．ｍｅｒｅｔｒｉｘ
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图 ６　 ＣＡＴ 蛋白相互作用网络

Ｆｉｇ．６　 Ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ ｆｏｒ ＣＡＴ

　 　 对以上互作蛋白的基因进行 ＧＯ 分析，结果表

明：有 ４ 个互作基因表达产物具有超氧化物歧化酶

活性，有 ６ 个基因参与表达氧化还原酶，有 ３ 个基因

参与过氧化物代谢过程，３ 个基因参与去除超氧自

由基，３ 个基因表达产物作为蛋白质复合体，还有 ３
个基因表达产物可能是磷蛋白质，还有 ３ 个基因表

达产物可能存在于细胞质中（见图 ７）。 ＫＥＧＧ 分析

表明：互作基因在过氧化物酶体的形成过程显著

富集，当文蛤受氧化应激时，ＡＣＯＸ、ＳＣＰＸ、ＣＡＴ 等

基 因 有 上 调 趋 势， ＰＲＤＸ１ 基 因 则 有 下 调 趋 势

（见图 ８）。

图 ７　 ＧＯ 注释结果

Ｆｉｇ．７　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＧＯ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

３　 讨论与结论

　 　 利用生物信息学的方法，对文蛤过氧化氢酶

蛋白结构进行分析，结果显示文蛤过氧化氢酶由

５１１ 个氨基酸组成，相对分子质量为 ５８ １８１． ２９
Ｄａ， 为 亲 水 蛋 白， 与 栉 孔 扇 贝 （ Ｃｈｌａｍｙｓ
Ｆａｒｒｅｒｉ） ［１３］ 、褶纹冠蚌 （ Ｃｒｉｓｔａｒｉａ ｐｌｉｃａｔａ） ［１４］ 、盘鲍

（Ｈａｌｉｏｔｉｓ ｄｉｓｃｕｓ ｄｉｓｃｕｓ ） ［１５］ 、 仿 刺 参 （ Ａｐｏｓｔｉｃｈｏｐｕｓ
ｊａｐｏｎｉｃｕｓ） ［１６］等过氧化氢酶的研究结果非常相似，
这些酶的编码蛋白序列都在 ５００ ～ ５２０ 个氨基酸之

间，说明了该酶在物种进化上具有高度的保守性。
文蛤过氧化氢酶的主要二级结构是无规卷曲，属
于 ｃａｔａｌａｓｅ ｌｉｋｅ 超家族。 根据 ＧＯ 分析、ＫＥＧＧ 通路

分析结果，结合亚细胞定位情况和结构分析结果，

推测文蛤过氧化氢酶在文蛤细胞内主要参与过氧

化物酶体的合成及抗氧化作用。 根据文蛤过氧化

氢酶互作蛋白的基因 ＧＯ 分析和 ＫＥＧＧ 通路分析

结果可知，互作基因表达产物具有超氧化物歧化

酶活性、参与去除超氧自由基、参与过氧化物代谢

过程等生物过程。 当文蛤受氧化应激时，ＣＡＴ 等

基因显著上调（见图 ８），与苏恩萍［１７］ 等文蛤过氧

化氢酶活力研究结果一致，该结果说明文蛤过氧

化氢酶的活力不仅受外界环境的影响，同时也受

基因的调控。 有研究表明 ＳＯＤ 和 ＣＡＴ 是机体防

御过氧化损害系统中的两个关键酶，其能有效地

消除活性氧，防止细胞膜系统过氧化作用的发

生［３］ 。 因此，ＣＡＴ 基因与互作蛋白中的 ＳＯＤ 基因

之间的调控关系值得深入研究。
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图 ８　 互作基因信号通路

Ｆｉｇ．８　 Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｎｇ ｇｅｎｅ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙｓ

　 　 对文蛤过氧化氢酶理化性质、亲水性、磷酸化

位点、糖基化位点、跨膜结构域、信号肽、亚细胞定

位、二级结构、三级结构以及功能域等生物学信息

进行了整理，为研究文蛤 ＭｍｅＣＡＴ 基因及其编码

产物的功能提供了更多的信息。 文蛤过氧化氢酶

属稳定性蛋白，在生物进化上具有高度的保守性，
其基因可以稳定遗传，且具有使机体免受氧化应

激的生物学功能［１８］ 。 因此，在今后文蛤抗逆性品

种选育上，可将文蛤过氧化氢酶含量作为目标性

状之一。 研究文蛤过氧化氢酶结构，有助于进一

步研究文蛤的生物应激作用，同时为文蛤抗逆性

品种选育提供理论基础。
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ｓｅａｓ［ Ｊ］ ． Ｚｏｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ，２０１２，３７（３）：４７３－ ４７９．
ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１０００－０７３９．

［２］ ＣＡＢＩＳＣＯＬ Ｅ， ＴＡＭＡＲＩＴ Ｊ， ＲＯＳ Ｊ． Ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ
ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄａｍａｇｅ ｂｙ ｒｅａｃｔｉｖｅ ｏｘｙｇｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ
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［Ｊ］ ． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ｔｈｅ Ｏｆｆｉｃｉａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ ｔｈｅ
Ｓｐａｎｉｓｈ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｆｏｒ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０００，３（１）：３．

［３］ＫＩＲＫＭＡＮ Ｈ Ｎ， ＧＡＥＴＡＮＩ Ｇ Ｆ． Ｍａｍｍａｌｉａｎ ｃａｔａｌａｓｅ： Ａ
ｖｅｎｅｒａｂｌｅ ｅｎｚｙｍｅ ｗｉｔｈ ｎｅｗ ｍｙｓｔｅｒｉｅｓ［ Ｊ］ ． Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｂｉｏ⁃
ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２００７，３２（１）：４４－５０． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．
ｔｉｂｓ．２００６．１１．００３．

［４］ＬＯＥＷ Ｏ． Ａ ｎｅｗ ｅｎｚｙｍｅ ｏｆ ｇｅｎｅｒａｌ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｉｎ ｏｒｇａｎ⁃
ｉｓｍｓ［ Ｊ］ ． Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９００，１１ （ ２７９）：７０１ － ７０２． ＤＯＩ：１０．
１１２６ ／ ｓｃｉｅｎｃｅ．１１．２７９．７０１．

［５］贾秀英，陈志伟． 镉对鲫鱼组织转氨酶和过氧化氢酶活

性的影响［ Ｊ］ ． 环境污染与防治，１９９７（６）：４－ ５． ＤＯＩ：
１０． １５９８５ ／ ｊ ． ｃｎｋｉ ． １００１ －３８６５． １９９７． ０６． ００２．

　 ＪＩＡ Ｘｉｕｙｉｎｇ， ＣＨＥＮ Ｚｈｉｗｅｉ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃａｄｍｉｕｍ ｏｎ ｔｈｅ ａｃ⁃
ｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔｒａｎｓａｍｉｎａｓｅ ａｎｄ ｃａｔａｌａｓｅ ｉｎ ｔｉｓｓｕｅ ｏｆ Ｃａｒａｓｓｉｕｓ
ａｕｒａｔｕｓ［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ＆ Ｃｏｎｔｒｏｌ， １９９７，
（６）：４－５． ＤＯＩ： １０． １５９８５ ／ ｊ ． ｃｎｋｉ ． １００１ －３８６５． １９９７．
０６． ００２．

［６］成嘉，符贵红，刘芳，等． 重金属铅对鲫鱼乳酸脱氢酶和

过氧化氢酶活性的影响［ Ｊ］ ． 生命科学研究，２００６，１０
（４）：３７２－３７６． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１００７－７８４７．２００６．０４．
０１９．

　 ＣＨＥＮＧ Ｊｉａ， ＦＵ Ｇｕｉｈｏｎｇ， ＬＩＵ Ｆａｎｇ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｈｅａｖｙ ｍｅｔａｌ ｌｅａｄ （Ｐｂ２＋） ｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ＬＤＨ ａｎｄ ＣＡＴ ｉｎ
ｔｈｅ ｂｌａｃｋ ｃａｒｐ， Ｃａｒａｓｓｉｕｓ ａｕｒａｔｕｓ ［ Ｊ］ ． Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｒｅ⁃
ｓｅａｒｃｈ，２００６，１０（４）：３７２－３７６． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ． ｉｓｓｎ．１００７
－７８４７．２００６．０４．０１９．

［７］王群，孟范平，李永富，等． 北部湾文蛤体内氧化逆境标

志物对重金属积累的响应研究［ Ｊ］ ． 中国科学：化学，
２０１３，４３（０９）：１１８９－１１９９． ＤＯＩ：１０．１３６０ ／ ０３２０１２－５００．

　 ＷＡＮＧ Ｑｕｎ， ＭＥＮＧ Ｆａｎｐｉｎｇ， ＬＩ Ｙｏｎｇｆｕ， ｅｔ ａｌ． Ｓｔｕｄｙ ｏｎ
ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｓｔｒｅｓｓ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｔｏ ｈｅａｖｙ ｍｅｔａｌｓ
ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｃｌａｍ Ｍｅｒｅｔｒｉｘ ｍｅｒｅｔｒｉｘ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ Ｂｅｉｂｕ
Ｂａｙ［Ｊ］ ． Ｓｃｉｅｎｔｉａ Ｓｉｎｉｃａ Ｃｈｉｍｉｃａ，２０１３，４３ （ ０９）：１１８９ －
１１９９． ＤＯＩ：１０．１３６０ ／ ０３２０１２－５００．

［８］郑清梅， 韩春艳， 温茹淑，等． 草鱼过氧化氢酶全长 ｃＤ⁃
ＮＡ 的克隆、序列同源分析与组织表达［Ｊ］ ． 基因组学与

应用生物学，２０１１，３０（５）：５２９－５３８． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｇａｂ．
０３０．０００５２９．

　 ＺＨＥＮＧ Ｑｉｎｇｍｅｉ， ＨＡＮ Ｃｈｕｎｙａｎ， ＷＥＮ Ｒｕｓｈｕ， ｅｔ ａｌ．
Ｆｕｌｌ⁃ｌｅｎｇｔｈ ｃＤＮＡ ｃｌｏｎｉｎｇ， ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ａｎａｌｙｓｉｓ
ａｎｄ ｔｉｓｓｕｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ａ ｃａｔａｌａｓｅ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｇｒａｓｓ ｃａｒｐ
（Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎ ｉｄｅｌｌｕｓ） ［ Ｊ］ ． Ｇｅｎｏｍｉｃｓ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ
Ｂｉｏｌｏｇｙ，２０１１，３０（５）：５２９－ ５３８． ＤＯＩ：１０． ３９６９ ／ ｇａｂ． ０３０．
０００５２９．

［９］严林飞，安昕，包苗苗，等． 大黄鱼过氧化氢酶基因的克

隆及其对鳗弧菌感染的响应［ Ｊ］ ． 水产学报，２０１７，４１
（０５）：４－１１． ＤＯＩ：１０．１１９６４ ／ ｊｆｃ．２０１６０１１０２３１．

　 ＹＡＮ Ｌｉｎｆｅｉ， ＡＮ Ｘｉｎ， ＢＡＯ Ｍｉａｏｍｉａｏ，ｅｔ ａｌ． Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ
ｃａｔａｌａｓｅ ｉｎ Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ ｃｒｏｃｅａ ａｆｔｅｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｖｉｂｒｉｏ ａｎ⁃
ｇｕｉｌｌａｒｕｍ［ Ｊ ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｆｉｓｈｅｒｉｅｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ， ２０１７， ４１
（０５）：４－１１． ＤＯＩ：１０．１１９６４ ／ ｊｆｃ．２０１６０１１０２３１．

［１０］ＣＨＥＮ Ｐ， ＬＩ Ｉ， ＬＩＵ Ｐ， ｅｔ ａｌ． ｃＤＮＡ ｃｌｏｎｉｎｇ， ｃｈａｒａｃｔｅｒ⁃
ｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｔａｌａｓｅ ｉｎ ｓｗｉｍｍｉｎｇ
ｃｒａｂ Ｐｏｒｔｕｎｕｓ ｔｒｉｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｕｓ［ Ｊ］ ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅ⁃
ｐｏｒｔｓ， ２０１２， ３９ （ １２ ）： ９９７９ － ９９８７． ＤＯＩ： １０． １００７ ／
ｓ１１０３３．０１２．１８２６．２．

［１１］ＳＨＩＧＥＹＯＳＨＩ Ｄ， ＩＮＡＤＡ Ｍ， ＫＯＮＯ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｃｌｏｎｉｎｇ， ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｋｎｏｃｋｄｏｗｎ ｏｆ ｃａｔａ⁃
ｌａｓｅ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｋｕｒｕｍａ ｓｈｒｉｍｐ Ｍａｒｓｕｐｅｎａｅｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ
［Ｊ］ ． Ｆｉｓｈ ＆ Ｓｈｅｌｌｆｉｓｈ Ｉｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２０１３，３４（６）：１７３８．
ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．ｆｓｉ．２０１３．０３．３１２．

［１２］ＷＡＮＧ Ｃ， ＹＵＥ Ｘ， ＬＵ Ｘ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ ｃａｔａｌａｓｅ ｉｎ
ｔｈｅ ｉｍｍｕｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ｐａｔｈｏｇｅｎ
ｃｈａｌｌｅｎｇｅ ｉｎ ｔｈｅ ｃｌａｍ Ｍｅｒｅｔｒｉｘ ｍｅｒｅｔｒｉｘ［Ｊ］ ． Ｆｉｓｈ ＆ Ｓｈｅｌｌ⁃
ｆｉｓｈ Ｉｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２０１３，３４（１）：９１－９９． ＤＯＩ： １０．１０１６ ／ ｊ．
ｆｓｉ．２０１２．１０．０１３．

［１３］ＬＩ Ｃ， ＮＩ Ｄ， ＳＯＮＧ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｃｈａｒ⁃
ａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｃａｔａｌａｓｅ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ Ｚｈｉｋｏｎｇ ｓｃａｌｌｏｐ Ｃｈｌａ⁃
ｍｙｓ ｆａｒｒｅｒｉ［ Ｊ］ ． Ｆｉｓｈ ＆ Ｓｈｅｌｌｆｉｓｈ Ｉｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２００８，２４
（１）：２６－３４． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．ｆｓｉ．２００７．０６．０１０．

［１４］ＹＡＮＧ Ｘ Ｌ， ＬＩ Ｇ， ＷＡＮＧ Ｃ Ｇ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｃａｔａｌａｓｅ ｆｒｏｍ
ｔｈｅ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｍｕｓｓｅｌ Ｃｒｉｓｔａｒｉａ ｐｌｉｃａｔａ ｗｉｔｈ ｃｌｏｎｉｎｇ， ｉｄｅｎ⁃
ｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ［ Ｊ］ ． Ｆｉｓｈ ＆ Ｓｈｅｌｌ⁃
ｆｉｓｈ Ｉｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２０１１，３１（３）：３８９－３９９． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／
ｊ．ｆｓｉ．２０１１．０６．００３．

［１５］ ＥＫＡＮＡＹＡＫＥ Ｐ Ｍ， ＺＯＹＳＡ Ｍ Ｄ， ＫＡＮＧ Ｈ Ｓ， ｅｔ ａｌ．
Ｃｌｏｎｉｎｇ， ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｉｓｓｕｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｄｉｓｋ ａｂ⁃
ａｌｏｎｅ （Ｈａｌｉｏｔｉｓ ｄｉｓｃｕｓ ｄｉｓｃｕｓ） ｃａｔａｌａｓｅ［Ｊ］ ． Ｆｉｓｈ ＆ Ｓｈｅｌｌ⁃
ｆｉｓｈ Ｉｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２００８，２４（３）：２６７－２７８． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／
ｊ．ｆｓｉ．２００７．１１．００７．

［１６］高杉，周遵春，董颖，等． 仿刺参过氧化氢酶基因全长

ｃＤＮＡ 的克隆及表达分析 ［ Ｊ］ ．中国农业科技导报，
２０１４，１６（２）：１２７－１３４． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１００８．０８６４．

　 　 ＧＡＯ Ｓｈａｎ， ＺＨＯＵ Ｚｕｎｃｈｕｎ， ＤＯＮＧ Ｙｉｎｇ， ｅｔ ａｌ． Ｆｕｌｌ⁃
ｌｅｎｇｔｈ ｃＤＮＡ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｔａｌａｓｅ
ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｓｅａ ｃｕｃｕｍｂｅｒ （ Ａｐｏｓｔｉｃｈｏｐｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ） ［ Ｊ］ ．
Ｃｈｉｎａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｇｕｉｄｅ，
２０１４，１６（２）：１２７－１３４． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１００８．０８６４．

［１７］苏恩萍，孟范平，孙婷，等． 短期暴露于城市污水处理厂

尾水的文蛤抗氧化酶响应［ Ｊ］． 中国环境科学，２０１４，
３４（２）：５１１－５１７． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１０００－６９２３．

　 　 ＳＵ Ｅｎｐｉｎｇ， ＭＥＮＧ Ｆａｎｐｉｎｇ， ＳＵＮ Ｔｉｎｇ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ
ｏｆ ｔｈｅ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎ Ｍｅｒｅｔｒｉｘ ｍｅｒｅｔｒｉｘ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ
ｅｆｆｌｕｅｎｔ ｆｒｏｍ ｍｕｎｉｃｉｐａｌ ｓｅｗａｇｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ ｆｏｒ ｓｈｏｒｔ⁃
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